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China.  Interestingly,  the  level of diseases observed  in  this  region has  always  remained  low  and, 
consequently,  the YYT  rice production has never been constrained by a heavy disease burden. A 
recent  study has  shown  that  the  arsenal of  resistance  genes overall born by  the  rice  traditional 
varieties that are grown  in YYT prevents the dissemination of the highly virulent  fungal pathogen 
Magnaporthe oryzae (Liao et al 2016). While the use of more than 40 traditional rice varieties has 





and  further on  the pathogen emergence or non‐emergence.  In  this  study, we have  focused our 
sampling design on a YYT village where both  traditional and modern varieties have been equally 
cultivated for 3‐4 years. We have sampled 9 fields cultivated with traditional rice varieties and 9 fields 




YYT  traditional  rice varieties  in comparison  to  the  low  level of diversity of  the modern  improved 
varieties that are increasingly introduced in the YYT region. We have further characterized the roots 
and the stem microbiota using the virion‐associated nucleic acid metagenomics‐based approach to 
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P2. Liver microbiome of Peromyscus leucopus, a key reservoir host species 
for emerging infectious diseases in North America. 
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Supporting organization and companies  
 
 
INRA and the metaprogram MEM, 
 
http://www.mem.inra.fr/ 
together with the Animal Health, the 
Microbiology and Food Chain and the 
Plant Health and Environment 
divisions.  
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